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矿井 水 对 荒漠 草原 土壤 微生物 群落 结构 及 
多 样 性 的 影响 
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JE X 为 探究 矿井 水 排放 对 荒漠 草原 土壤 微生物 群落 结构 及 多 样 性 的 影响 ,以 宁夏 干旱 风沙 区 矿井 水 排放 地 的 


和 真菌 的 群落 组 


成 ,对 土 


荒漠 草原 为 研究 对 象 ,通过 高 通 量 测序 分 析 矿 
(MJTC) 土 壤 中 0~10 em .10-20 cm 和 20~30 em 土 层 中 细菌 和 真菌 群落 组 成 ,结合 土壤 理化 因子 等 生境 因素 ,揭示 矿 
井 水 干扰 对 土壤 微生物 群落 结构 组 成 及 多 样 性 影响 的 主要 因素 。 结 果 表 明 :(1) 矿 
让 细 菌 和 真 落 群 落 门 水 平 相对 丰 度 差异 影响 显著 ,(2) 水 滨 


水 排放 湖泊 沿岸 水 滨 


区 域 (MJTA) 、 近 岸 陆 域 (MJTB 


水 排放 显著 改变 了 土壤 细菌 
区 域 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 中 


和 自然 区 域 


主要 优势 细菌 门 均 为 放 线 菌 门 (Actinobacteria) 和 变形 菌 门 (Proteobacteria) ,主要 优势 细菌 属 均 为 : 
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comycota ) ,水 滨 区 域 主 要 优势 真菌 属 为 wnelassifjied_c_ Sordariomycetes , 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 主要 优势 真菌 属 为 光 


SAS? 
均 显著 低 于 自然 区 域 ,进一步 说 明 矿井 水 对 
的 丰富 度 与 多 样 怕 


黑 壳 属 (Preussia)。(3) WH 
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关键 词 


煤矿 资源 的 开发 极 大 推动 了 国民 经 济 的 发 展 ， 
同时 也 带 来 了 严重 的 生态 环境 问题 "。 例 如 ,矿井 
水 中 含有 大 量 重金 属 污 染 物 ,已 成 为 矿区 主要 的 
重金 属 污染 源 之 一 。 矿 井 水 在 环境 中 具有 强 流 动 
性 和 渗透 性 等 特征 ,大 量 外 排 会 对 周围 土壤 理化 性 
质 造成 影响 ,进而 对 生物 多 样 性 保护 和 生态 系统 服 
务 产 生 重 要 影响 ”。 其 中 ,土壤 微生物 群落 对 环境 
变化 敏感 ,能 够 敏感 反应 环境 变化 和 人 类 活动 干扰 
的 影响 “ ,是 指示 人 类 干扰 和 生态 系统 健康 的 重要 
生物 学 指标 “。 在 干旱 半 干 旱 气 候 区 ， 
物 群 落 多 样 性 低 , 降 水 量 少 且 年 际 间 波 动 频繁 , 生 
态 系 统 抗 干 扰 能 力 极 其 脆弱 ;矿井 水 排放 会 导致 
周边 土壤 盐分 含量 增加 ,理化 性 质 发 生变 化 ,次 生 
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陆 域 和 自然 区 域 ,盐分 抑制 


英和 真菌 的 生长 ,但 同时 促进 了 研究 区 嗜 盐 碱 细菌 的 富 集 。(4) 水 滨 区 域 土壤 名 


萄 和 真菌 多 样 性 与 丰富 度 


样 性 均 产 生 一 定 影 


F: 壤 细菌 和 真菌 丰富 度 与 多 样 性 影响 显著 ;不 同 土 层 土壤 细菌 和 真 英 
菌 和 真菌 多 样 性 分 析 表 明 土 壤 盐 分 、 含 水 量 、 有 机 碳 和 pH 是 


盐 碱 化 和 环境 污染 加 剧 ”, 使 原本 脆弱 的 荒漠 草原 ， 
对 土壤 生境 亚 化 的 修复 能 力 急剧 降低 ,从 而 影响 其 
生态 系统 的 稳定 性 与 可 持续 发 展 *。 

研究 发 现 , 采 矿 有 可 能 破坏 矿区 
内 外 的 水 文平 衡 ,改变 水 文 地 质 性 质 , 从 而 直接 影 
响 到 矿区 的 生态 环境 。 近 几 年 国内 外 一 些 研 究 表 
明 ,矿井 水 的 排放 会 对 土壤 微生物 的 群落 结构 和 多 
响 ””。 李 启 艳 等 “研究 稀土 矿 
废弃 地 植被 恢复 过 程 中 土壤 微生物 演 检 ,表明 随 着 
植被 恢复 年 限 增加 ,土壤 微生物 群落 多 样 性 及 相对 
FERR, BAER REE 
多 样 性 ,表明 矿山 废水 中 微生物 以 典型 的 矿井 废水 
中 的 微生物 为 主 ,包括 严格 自 养 的 酸 硫 杆 戎 属 (4cr- 
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dithiobacillus ) FIVEAq E jt FA JER (Leptospirillum ) ,以 及 
可 异 养生 长 的 硫化 杆菌 属 (Swlfobacillus)、 铁 质 菌 属 
CFerroplasma ) FU" PR a CAcidiphilium) , FIR" 
发 现 矿井 水 的 外 排 是 影响 周边 土壤 性 质 空间 异 质 
性 的 主要 因素 ,土壤 环境 的 改变 势必 影响 微生物 群 
落 多 样 性 。 综 上 所 述 ,矿井 水 排放 将 改变 微生物 群 
落 组 成 降低 其 多 样 性 。 但 是 ,有 关 矿 井 水 外 排 对 土 
壤 微 生物 群落 的 影响 的 强度 和 范围 研究 较 少 ,矿井 
水 对 藻 漠 草原 土壤 微生物 群落 结构 及 多 样 性 的 影 
响 过 程 与 机 理 尚 不 明确 ,因此 探讨 矿井 水 外 排 干 扰 
下 荒漠 草原 土壤 养分 与 微生物 群落 结构 及 多 样 性 
的 相关 机 理 , 对 维持 荒漠 草 原生 态 系统 的 长 期 稳定 
性 具有 重要 意义 。 

本 研究 以 宁夏 干旱 风沙 区 矿井 水 排放 地 的 匾 
漠 草 原 为 研究 对 象 ,以 自然 区 域 (MJTC) 为 对 照样 
地 ,通过 高 通 量 测序 矿井 水 排放 样 地 沿岸 水 滨 区 域 
(MJTA) 和 近 岸 陆 域 (MJTB) 土 壤 中 0~10 em , 10~20 
cm 和 20~30 cm 的 细菌 和 真菌 群落 组 成 ,并 对 其 多 
样 性 进行 分 析 ,结合 土壤 理化 因子 等 环境 因素 , 揭 
示 矿 井 水 干扰 对 土壤 微生物 群落 结构 组 成 及 多 样 
性 影响 的 主要 因素 ,为 矿井 水 外 排 对 土壤 污染 进行 
有 效 修复 及 矿井 水 的 合理 排放 利用 提供 理论 依据 
和 科学 指导 。 


1 材料 与 方法 


1.1 研究 区 概况 

研究 区 位 于 宁夏 灵 武 市 马 家 滩 镇 西南 蕊 潢 草 
原矿 井 水 排放 地 (37°45'N,106°44' E, 海拔 1300~ 
1390 m)。 经 测定 ,矿井 水 pH 约 8.05, 氨 毛 含 量 约 
0.54 mg: L', BAA 38 24] 0.52 mg* L ,总 磷 含 量 约 
0.04 mg-L"', SOZ 含量 约 3840 mg: L', CE EA 
3435 mg: L', AIRE 169 mg*L'。 该 区 地 处 中 温带 
干旱 气候 区 ,具有 典型 的 大 陆 性 气候 特征 ,昼夜 温 
AR, TPO. ER EH A W E E Am 
土 , 质 地 沙 性 大 RE IKE AN BR A) EEK P 
肥 能 力 差 ,其 植被 主要 以 耐 盐 碱 、 奎 将 薄 的 碱 鞍 
(Suaeda glauca) , $k JIJR (Kalidium foliatum ) , tk ff 
FE (Salicornia europaea) , VK Œ (Agropyron cristatum ) 
TIR VP (Artemisia ordosica ) 为 主 。 
1.2 试验 设计 和 样品 采集 

样 地 选 于 未 经 其 他 人 为 干扰 靠近 矿井 水 排放 
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一 侧 , 由 于 矿井 水 外 排 导 致 其 周边 土壤 垂直 距离 由 
近 及 远 形 成 含 盐 量 梯度 ,进而 影响 其 不 同 区 域 植被 
类 型 分 布 。 因 此 ,可 以 分 为 0~20 m 范 围 内 水 滨 区 
域 , 优 势 植物 为 冰 草 ;30~60 m 范 围 内 近 岸 陆 域 , 优 
势 植物 为 冰 草 和 沙 草 ;70~100mm 范 围 内 自然 区 域 ， 
优势 植物 为 黑 沙 芒 ; 共 3 种 滨 岸 类 型 。 每 个 区 域 设 
置 6 个 地 势 平坦 ,植被 分 布 均匀 ,生长 良好 的 15 mx 
10 m 大 样 方 ,在 每 个 大 样 方 中 按 照 五 点 取样 法 设置 
5 个 1 mxlnm 的 小 样 方 。 在 每 个 小 样 方 用 土壤 销 分 
别 取 0~10 em .10-20 em 和 20~30 cm 的 土 样 ,最 后 将 
同一 深度 的 5 个 小 样 方 的 土 样 混 匀 ,同一 深度 2 份 ， 
共计 108 份 样品 。 一 份 装 和 经 高 压 灭 菌 后 带 标签 的 
冻 存 管 ,并 立即 放 入 -4 的 保温 箱 运 回 实验 室 , 随 
后 转移 至 -80 冰箱 保存 ,用 于 微生物 群落 测定 ; 男 
一 份 样品 装 入 自封 袋 中 , 带 回 实验 室 进 行 自然 风 
于 ,并 将 土壤 中 植物 碎 届 和 细 根 等 杂质 剔除 ,过 得 
后 用 于 测定 土壤 的 各 项 理化 指标 。 
1.3 实验 测定 方法 

土壤 含水 量 通 过 烘 干 法 测定 ,土壤 p 了 通过 水 
+16 2.5:1 UH PHS-3C 酸度 计 测定 。 土 壤 盐分 用 
称 重 法 测量 ,土壤 有 机 碳 (SOC) 采 用 重 铬 酸 钾 氧 
化 -外 加 热 法 测定 ,土壤 全 所 (CTN) 采 用 elementer 元 
素 分 析 仪 来 测定 ,全 磷 (TP) 采 用 NaOH 熔 融 - 钼 鳃 
抗 比 色 法 ,速效 磷 (AP) 采 用 NaHCO; 浸 提 - 钼 饥 抗 
HE EE 。 

土壤 微生物 高 通 量 测序 ;土壤 DNA 采 用 OME- 
GA 土壤 试剂 盒 提取 ;DNA 纯度 和 浓度 检测 :Nano- 
Drop2000; DNA 完整 性 检测 方法 :1% 琼脂 糖 凝 胶 电 
泳 电压 5V/em, 时 间 为 20 min;PCR 扩 增 : 采 用 引物 
Jy 338F(5' - ACTCCTACGGGAGGCAGCAG- 3’) il 
806R(5' -GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3 ')j 3$ 2] 
fal 16S rRNA 基因 V3-V4 区 ;真菌 ITS 区 进行 扩 增 ， 
5 | y Fe A ITSIF(5' -CTTGGTCATTTAGAGGAAG- 
TAA- 3’) 和 ITS2R(5’ ~ GCTGCGTTCTTCATC GAT- 
GC-37), 每 个 样本 3 个 PCR 重 复 ,将 3 个 重复 的 PCR 
产物 混合 ;使 用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 产 物 ;PCR 
产物 纯化 使 用 AxyPrep DNA Gel Extraction Kit, 将 
PCR 产物 用 Quantus™ Fluorometer 进行 检测 定量 ; 按 
照 每 个 样本 的 测序 量 要 求 ,进行 相应 比例 的 混合 ; 
使 用 NEXTFLEX® Rapid DNA-Seq Kit 进行 建 库 , 利 
H Illumina 45 7) H Miseq PE300/NovaSeq PE250 平 台 
进行 测序 ”|。 
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1.4 数据 分 析 

运用 SPSS Statistics 25 进行 土壤 理化 指标 单 因 
素 方差 分 析 。Mothur 指数 分 析 细 菌 和 真菌 Alpha % 
样 性 指数 ;运用 Qiime 生 成 各 分 类 学 水 平 丰 度 ;通过 
单 因素 重复 测量 方差 分 析 ,比较 3 个 区 域 在 门 水 平 
下 细菌 和 真菌 群落 分 布 是 否 存在 显著 性 差异 ,然后 
对 有 差异 的 物种 进行 post-hoc 检验 。 运 用 R (ver- 
sion 3.3.1 ) 进 行 Heatmap 分 析 ,通过 Spearman 计算 环 
境 因子 与 物种 之 间 的 相关 系数 。 运 用 及 语言 vegan 
包 中 的 NMDS 分 析 来 研究 矿井 水 排放 对 土壤 细菌 和 
真菌 群落 组 成 的 影响 。 运 用 R 语 言 vegan 包 中 CCA 
分 析 和 作 图 ,通过 CCA 分析 来 反映 研究 区 细菌 和 真 
菌 与 环境 因子 间 的 关系 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 土壤 理化 性 质 分 析 

由 图 1 可 知 ,矿井 水 显著 改变 土壤 盐分 .pH 有 
AIL EOE .总 所 和 土壤 含水 量 (P<0.05)。 土 壤 盐分 
表现 为 :水 滨 区 域 显 车 高 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 
(P<0.05 ,图 1a) ,而 土壤 pH 表现 为 :水 滨 区 域 显著 
低 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 (P<0.05 ,图 1b) ;土壤 有 
机 碳 表 现 为 :水 滨 区 域 > 自 然 区 域 > 近 岸 陆 域 (P< 
0.05, Al 1c) ;总 所 和 总 磷 变 化 相似 , 均 表 现 为 :水 滨 
区 域 和 自然 区 域 显著 高 于 近 岸 陆 域 (P<0.05 ,图 1d， 
图 1e) ;土壤 含水 量 表现 为 :水 滨 区 域 > 近 岸 陆 域 > 自 
然 区 域 (P<0.05 ,图 1g) ;而 矿井 水 对 土壤 有 效 磷 影 
响 较 小 (P>0.05 ,图 1f)。 

不 同 土 层 中 土壤 盐分 .有 机 碳 、 速 效 磷 含量 和 
土壤 含水 量 有 明显 变化 。 土 壤 盐分 仅 在 水 滨 区 域 
差异 显著 ,表现 为 0~10 cm Fil 20~30 em 显著 高 于 
10-20 cm( 图 la) ;土壤 有 机 碳 含量 在 近 岸 陆 域 和 水 
i DX Bi Ze FY 10-20 em 显著 高 于 20~30 em, (图 
1c) ;土壤 速效 磷 在 3 个 区 域 均 表现 为 随 士 层 加 深 而 
显著 降低 (图 1f) ; 土壤 含水 量 表现 为 随 士 层 加 深 而 
显著 升 高 (图 1g) ;而 不 同 土 层 中 土壤 pH 值 、 土 壤 总 
氮 .总 磷 变 化 较 小 (图 lp, 图 1d, 图 le)。 

2.2 土壤 细菌 和 真菌 群落 结构 组 成 分 析 

由 图 2 可知 ,矿井 水 排放 显著 改变 土壤 细菌 (P= 
0.001) 和 真菌 (P=0.001) 的 群落 组 成 ;细菌 群落 相对 
丰 度 前 10 的 门 水 平 在 不 同 区 域 结构 组 成 相似 度 较 
高 (图 3a); 其 中 丰 度 前 10 的 门 分 别 为 : 放 线 菌 门 


(Actinobacteria) .变形 菌 门 (Proteobacteria) , 275 18 
门 (Chloroflexi ) 、 酸 杆菌 门 (Acidobacteria) . 厚 壁 菌 门 
(Firmicutes)、 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) 、 拟 杆 
VAT ] (Bacteroidota) 、. 粘 球菌 门 (Myxococcota) 、 脱 硫 
细菌 门 (Desulfobacterota) 和 Methylomirabilota。 各 细 
菌 相 对 含量 分 析 表 明 , 放 线 菌 门 (33.94% ) 变形 菌 
门 (19.93% ) , 5& # PL] (11.93% )、 酸 杆菌 门 
(7.52% ) JERE ps | | (6.84% ) 和 芽 单 胞 菌 门 (6.21% ) 
为 研究 区 主要 细菌 群落 。 

在 真菌 门 水 平 上 , 丰 度 前 10 的 真菌 门类 组 成 基 
本 相同 (图 3p) , -E BEBE ES HT 143 200 29 :- TEA] 
(Ascomycota) 4H F PR | ] (Basidiomycota) , SE fd HIT 
( Mortierellomycota ) , 5i PR ] (Chytridiomycota) 、 隐 真 
WI] (Rozellomycota ) , EK3€ FAT ] (Glomeromycota ) ;各 
FK rh oe Be PET] HE E te 385496 VA L. ,平均 占 比 
71.29% ,担子 菌 门 平 均 丰 度 为 7.08% ,结合 相对 含量 
分 析 , 人 研究 区 优势 真菌 类 群 为 子 圳 菌 门 ;在 水 滨 区 
域 0~10 em .10-20 em 和 20~30 em 土 层 中 均 发 现 了 
隐 真 菌 门 , 为 水 滨 区 域 特有 菌 门 。 

门 水 平 差异 分 析 表 明 ( 图 4) , 放 线 菌 门 相 对 丰 
度 在 水 滨 区 域 . 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 中 差异 均 显 著 
(P«0.01) ,其 中 在 水 滨 区 域 相 对 丰 度 最 低 , 自然 区 域 
相对 丰 度 最 高 。 变 形 菌 门 相 对 丰 度 在 自然 区 域 显 
车 低 于 水 滨 区 域 和 近 岸 陆 域 (P<0.01) ,在 水 演 区 域 
和 近 岸 陆 域 相对 丰 度 无 显著 性 差异 ; 酸 杆 菌 门 相对 
丰 废 在 水 滨 区 域 显著 低 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 (P< 
0.001) ,在 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 相对 丰 度 无 显著 性 
差异 ; 厚 壁 菌 门 相 对 丰 度 表现 为 :水 滨 区 域 > 近 岸 陆 
域 > 自 然 区 域 (P<0.01); 拟 杆菌 门 相 对 丰 度 表现 为 : 
水 滨 区 域 显 著 高 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 (P<0.01)， 
在 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 相 对 丰 度 无 显著 性 差异 ; 脱 
硫 细菌 门 相对 丰 度 表现 为 :水 滨 区 域 显著 高 于 近 岸 
陆 域 和 自然 区 域 (P<0.001) ,在 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 
相对 丰 度 无 显著 性 差异 。 

子宫 菌 门 相对 丰 度 仅 在 水 滨 区 域 显 彰 低 于 近 
岸 陆 域 (P<0.05) ,被 钨 菌 门 相对 丰 度 仅 在 水 滨 区 域 
显著 低 于 自然 区 域 (P<0.05), 球 澡 菌 门 相对 丰 度 仅 
在 水 滨 区 域 显著 低 于 自然 区 域 (P<0.01), 隐 真菌 门 
相对 丰 度 在 水 滨 区 域 与 近 岸 陆 域 . 水 滨 区 域 与 自然 
区 域 中 差异 均 显著 (P<0.05)。 

研究 区 细菌 群落 相对 丰 度 前 10 的 属 分 别 为 (图 
5a) : norank_f__norank_o__norank_c__MB- A2- 108. 
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\ 写 字母 代表 不 同 土 层 深 度 ,不 同 大 写字 母 表示 不 同 区 域 , 在 P<0.05 水 平 下 差异 显著 。 下 同 。 


注 : 图 中 数据 为 平均 值 + 标准 误 ; 不 同 / 


1 不 同 区 域 不 同 深度 土壤 理化 指标 


Fig. 1 Soil physical and chemical indexes at different depths in different regions 
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TE: MJTA 表示 水 滨 区 域 ;MJB 表示 近 岸 陆 域 ;MJTC 表示 自然 区 域 。 下 同 。 
图 2 土壤 细菌 和 真菌 的 NMDS 分 析 
Fig.2 NMDS analysis of soil bacteria and fungi 
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图 3 土壤 细菌 和 真菌 门 水 平 相对 丰 度 
Fig. 3 Relative abundance of soil bacteria and fungi at the phylum level 


__norank_c__KD4-96; FCP, F EH 10 的 属 水 平 细 
菌 分 类 中 有 8 个 以 norank 作为 标记 , 即 没有 科学 名 
称 , 有 大 量 未 分 类 细菌 ,给 本 次 研究 细菌 的 生态 功 
能 带 来 了 一 定 困难 。 水 滨 区 域 主要 优势 细菌 属 为 
norank_f__norank_o__norank_c__MB- A2- 108 
(16.1396) .芽孢 杆 属 (14.43% ) , 近 岸 陆 域 主要 优势 
细菌 属 为 :norank f. norank o. norank c. . MB-A2—- 
108( 13.45% ) 、 节 杆菌 属 (13.43%), 自 然 区 域 主要 优 


32. 20 TAL JE 7 : norank _f norank o. norank c. MB- 
A2- 108 (26.47% ) ~、 norank f. norank o. Gaiellales 
(22.3496), 

真菌 群落 相对 丰 度 前 10 的 属 分 别 为 (图 $b) : 26 
5 J (Preussia) , unclassified_p__Ascomycota , un- 
classified c Sordariomycetes , # fü) FE JE (Mortierel- 
la) 2x {Et ( Metarhizium ) BEETJE (Alternaria ) un- 
classified_p__Chytridiomycota , Monosporascus , Phaeo- 


202212.00139v1 


chinaXiv 


ChinaXiv 合 作 期 刊 


牢 红 霞 等 :矿井 水 对 荒漠 草原 土壤 微生物 群落 结构 及 多 样 性 的 影响 


Proteobacteria 


MJTA: MJTB BB 
MJTB: MITC E == 
MJTA: MJTC — 


2 610141822 
比例 /% 


Acidobacteriota 


MITA: MJTB Be 
MJTB: MJTC ss 


95% 置信 区 间 Actinobacteria 
== 20.1 MITA: MJTB Emz 
* «001 £i MJTB: MJTC 1 
^.  MITA: MITC Emz== 
LCLILLLLLLLZ 


40 4 8 12 5 15 25 35 
比例 之 间 的 差异 /% 比例 /% 
95% 置信 区 间 Firmicutes 
Fe ! == «0.001 MJTA: MJTB Bp 


me <0.1 i3 MJTB: MJTC == 


95% 置信 区 间 
rer ! we 
re 
—e— |o K 
-30 -20 -10 0 
比例 之 间 的 差异 /% 


95% 置信 区 间 
i —— we 
[Ee - 
40 4 8 12 
比例 之 间 的 差异 /% 


95% 置信 区 间 
i Lr wee 


一 一 


' Fe ° 
ECT T TT 


MITA: MJTC iio e= | 0 «0001 8 MITA: MJTC uama 
LLLLLLLLLLLLLI 
13579 -12-8-4 0 4 1357911 
比例 /% 比例 之 间 的 差异 /% 比例 /% 
Bacteroidota 95% 置信 区 间 Desulfobacterota 
MJTA: MJTB ii == i-e * «0.01 MIA MB pum 
MTB: MITC == He >0.1 MJTB: MJTC ! 
MJTA: MJTC pu [EX * «0.001 & MJTA: MJTC 
EXISTIT p> 人 
0:5 1:5 2.5 3.5 420246810 05 25 45 
比例 /% 比例 之 间 的 差异 /% 比例 /% 
Ascomycota 95% 置信 区 间 Mortierellomycota 
MITA: MJTB m —e * «0.05 MJTA: MJTB Bie 
MJTB: MJTC Wg ™ H—e— 201 £i MJTB: MJTC Kasa 
MJTA: MITC. k, — u 20.1 A MJTA: MITC [Eana 
LLL L L L L L UU LTTTITTTITTIT LILILILILILILAT 
10 30 50 70 -40 20 0 20 J 3 5 7 
比例 /% 比例 之 间 的 差异 /% 比例 /% 
Glomeromycota 95% 置信 区 间 Rozellomycota 
MITA: MJTB m re 20.1 MITA: MJTB 
MJTB: MJTC [ies Fe 20.1 m “MTB: MJTC | 
MJTA: MJTC Fe 一 «001 5 MAM passum 
LLLLLLLLLLLLU 可 mc al a K a | LLL IL LLL I LI 
02 1.0 1.8 420 2 4 0:5 1.5:2:5 3.5 
比例 /% 比例 之 间 的 差异 /% 比例 /% 
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Fig.4 Abundance differences at the bacterial and fungal phyla levels in different regions 
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图 5 土壤 细菌 和 真菌 属 水 平 相对 丰 度 
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Fig. 5 Relative abundance of soil bacteria and fungi at the genus level 
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滨 区 域 (P<0.05) ,细菌 Ace 指数 和 Chao 指数 变化 相 


似 , 均 表现 
(图 6a)。 真 
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[局 | 


ra。 其 中 ,水 滨 区 域 主要 优势 真菌 属 为 
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高 于 水 滨 区 域 (P<0.05) 


* 


区 域 显 


为 自然 


cetes (41.76% ) , unclassi- 
idiomycota (13.62% ) , 近 岸 陆 域 主要 优 


为 : 光 黑 壳 属 (45.69% ) unclassified_p_As- 


Sordariomy 


S. 


ed c . 


unclassifi 
fied_p__Chyt 


指数 和 Chao 指数 
著 高 于 水 滨 区 域 


为 :自然 区 域 显 车 


TA Shannon 指数 表现 


于 水 滨 区 域 (P<0.05) ,真菌 Ace 
为 : 光 ”表现 为 : 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 显 


8896) ,自然 区 域 主要 优势 真菌 属 


属 (21.14%) .unclassified p 


(24.47% )。 


omycota (25 


(P«0.05) (Kl 6b). 


Ascomycota 


== 
Ju 


细菌 和 真菌 的 Shannon 18 7C, Ace 指数 和 Chao 
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图 6 不 同 区 域 不 同 深度 土壤 细菌 和 真菌 多 样 性 指数 
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2.4 土壤 环境 因子 与 土壤 细菌 和 真菌 门 水 平 相 关 
性 分 析 

对 门 水 平 下 真菌 和 细菌 群落 组 成 与 土壤 环境 
因子 展开 Spearman 相关 性 分 析 ( 图 7) ,结果 表明 : 土 
SHEET 3 ES] ` 酸 杆菌 门 . 芽 单 胞 菌 门 SER TRI 
门 和 Methylomirabilota 呈 显 著 负 相关 ,与 变形 菌 门 、 
厚 壁 菌 门 . 拟 杆菌 门 和 脱硫 细菌 门 呈 显著 正 相 关 ; 
土壤 pH 与 放 线 菌 门 、 酸 杆菌 门 、 芽 单 胞 菌 门 Bh pk 
菌 门 和 Methylomirabilota 呈 显 著 正 相关 ,与 变形 菌 
门 、 厚 壁 菌 门 、 拟 杆菌 门 和 脱硫 细菌 门 旦 显著 人 负 相 
关 ; 土 壤 含 水 量 与 放 线 菌 门 、 酸 杆菌 门 、 芽 单 胞 菌 
门 、 粘 球菌 门 和 Methylomirabilota 呈 显 著 负 相关 ,与 
变形 菌 门 . 厚 壁 菌 门 ` 拟 杆菌 门 和 脱硫 细 戎 门 呈 显 
著 正 相关 ;有 机 碳 与 放 线 菌 门 ` 酸 杆菌 门 、 粘 球菌 门 
All Methylomirabilota E W E HHX ,与 厚 壁 菌 门 AD 
杆菌 门 和 脱硫 细菌 门 旦 显著 正 相 关 ; 全 和 氮 和 全 磷 与 
变形 菌 门 呈 显 著 负 相关 关系 ,速效 磷 与 个 别 细 菌 门 
类 呈 显著 正 相 关 或 负 相 关 关 系 (图 7a)。 

土壤 盐分 与 担子 菌 门 、 被 抱 菌 门 papal J Pu 
#41 J .Calcarisporiellomycota 和 子宫 菌 门 均 存在 显著 
负 相 关 关 系 ,与 隐 真 菌 门 存在 显著 正 相 关 关 系 ; 土 
SE pH STEKI] ETEN Oe aT REA], 
Bü | J fI Calcarisporiellomycota 均 存 在 显著 正 相 关 
关系 ,与 隐 和 真菌 门 存在 显著 负 相关 关 系 ; 土 壤 含水 
量 与 担子 菌 门 dB] 球赛 菌 门 CRT TRI Cal- 
carisporiellomycota 均 存在 显著 负 相 关 关系 ,与 隐 真 
菌 门 存在 显著 正 相 关 关系 ;有 机 碳 与 子 赛 菌 门 .被 
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和 抱 菌 门 和 球 喜 菌 门 均 存在 显著 负 相 关 关系 ,与 隐 真 
菌 门 存在 显著 正 相 关 关 系 ; 全 毛 、 全 人 友和 速效 磷 与 
个 别 真菌 门类 存在 显著 正 相 关 关系 或 负 相 关 关 系 
(图 7b)。 
2.5 土壤 细菌 和 真菌 与 土壤 环境 因子 的 CCA 分 析 
Lengths of gradient 第 一 轴 大 于 3.5, 因此 采用 
CCA 分 析 不 同 区 域 土壤 细菌 和 真菌 群落 与 环境 
因子 间 的 关系 。 其 中 尼 代 表 环 境 因 子 对 物种 的 
影响 程度 (解释 量 ) ,飞越 大 ,环境 因子 指标 箭头 
越 长 。 细 菌 群落 中 ,第 1 排序 轴 与 土壤 盐分 、 土 
EEKE, ER SOC 呈 负 相关 ,相关 系数 分 别 
为 : -0.999 , -0.998 , -0.936, 25 1 HEF fili. 5j pH 5 IE 
相关 ,相关 系数 为 0.997; 第 2 排序 轴 与 TN TP EIE 
相关 ,相关 系数 分 别 为 :0.89 .0.86, 土壤 盐分 .土壤 
含水 量 .土壤 SOC 和 土壤 pH 的 尼 分 别 为 0.87、0.70、 
0.68 和 0.58,P 值 均 为 0.001( 图 8a)。 真 菌 群落 中 ,第 
1 排序 轴 与 土壤 盐分 .土壤 含水 量 .土壤 SOC 呈 负 相 
关 , 相 关系 数 分 别 为 :-0.986 ,-0.993 ,-0.997 , 5 1 HE 
序 轴 与 pH 呈正 相关 ,相关 系数 为 0.992; 第 2 排序 轴 
与 AP 呈正 相关 ,相关 系数 为 0.957。 土 壤 盐 分 .土壤 
含水 量 .土壤 SOC 和 土壤 pH 的 尼 分 别 为 0.94、0.81、 
0.65 Fil 0.62 ,已 值 均 为 0.001( 图 8b)。 即 士 壤 盐分 、 
土壤 含水 量 .土壤 SOC 和 土壤 pH 是 影响 研究 区 土 
壤 细 茵 和 真菌 群落 结构 的 主要 影响 因子 。 


3 讨论 
人 矿井 水 对 研究 区 土壤 细菌 和 真菌 群落 门 水 平 
= 相关 系数 
m: PE Kickxellomycota " 2s 
E m Olpidiomycota 0.2 
EX FEE Calcarisporiellomycota | d 
Glomeromycota _0.4 
| m Rozellomycota —0.6 
- Chytridiomycota 
B Mortierellomycota 


| - 
RB | 图 Basidiomycota 


E t | unclassified k Fungi 
ot me n m Ascomycota 


注 :salt 表示 土壤 盐分 ;pH 表示 土壤 pH;SOC 表示 土壤 有 机 碳 ;TN RIR EREA; TP RR EREDE; AP RI ERRI SM 表示 土壤 


含水 量 。 下 同 。 


图 7 土壤 细菌 和 真菌 群落 门 水 平 与 环境 因子 相关 性 分 析 


Fig.7 Correlation analysis between soil bacterial and fungus community levels and environmental factors 
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图 8 土壤 细菌 和 真 


菌 群落 -CCA 分 析 


Fig. 8 Bacterial and fungal communities in soil-CCA analysis 


相对 丰 度 差异 影响 显著 。 研 究 区 主要 细菌 类 群 为 : 
REST] SEI ad) Se ea TP Ba LETT 
门 、 芽 单 胞 菌 门 和 拟 杆菌 门 ,这 些 细菌 门类 均 为 盐 
碱土 壤 的 主要 细菌 类 群 汪 ,也 是 矿 废水 沉积 物 中 主 
要 的 细 苦 群落 结构 ”。 国 内 外 相关 研究 表明 ,在 盐 
WERF ,变形 菌 门 为 主要 优势 细菌 类 和 群 汪 7 ,而 本 
研究 区 土壤 细菌 中 放 线 菌 门 占 主导 地 位 ,说 明 在 不 
同 盐 碱 环境 下 土壤 细菌 的 类 群 结构 具有 相似 性 ,但 
主要 优势 群落 会 有 所 变化 。 有 研究 表明 ,在 次 生 盐 
碱土 中 其 优势 细菌 为 放 线 菌 门 , 这 与 本 研究 结果 一 
$7 ,说 明 放 线 菌 门 在 研究 区 干旱 盐 渍 化 的 土壤 环 
境 中 具有 十 分 重要 的 作用 。 放 线 菌 门 相对 丰 度 在 
水 演 区域 显著 低 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 ,这 可 能 后 
大 多 数 放 线 菌 生活 在 含水 量 低 .土壤 呈 微 碱 性 的 条 
件 有 关 ”。 相 关 人 研究 表明 ,变形 菌 门 、 厚 壁 菌 门 在 
硫酸 盐 还 原 过 程 中 起 着 重要 作用 ,本 研究 中 水 滨 
区 域 变形 菌 门 . 厚 壁 菌 门 的 选择 性 富 集 可 能 与 硫酸 
盐 降 解 有 关 。 水 滨 区 域 脱硫 细菌 门 相对 丰 度 显著 
高 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 ,这 同样 与 水 滨 区 域 距 矿 
井 水 排放 地 距离 最 近 , 矿 井 水 中 含有 大 量 硫酸 盐 有 
着 。 拟 杆菌 门 相对 丰 度 在 水 滨 区 域 同样 显著 高 
于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 ,已 有 人 研究 证 实 , 在 中 碱 性 
矿井 水 中 其 拟 杆菌 门 含量 较 高 ””。 芽 侈 杆 属 (Ba- 
cillus) 隶 属于 厚 壁 菌 门 ,具有 良好 的 嗜 盐 碱 特性 ,可 
以 更 好 地 在 盐 涡 化 旦 干旱 环境 中 生长 与 繁殖 ”， 
此 成 为 了 人 研究 区 强 有 力 的 生存 者 。 优 势 细菌 属 
norank_f__norank_o__norank_c__MB- A2- 108 , i FF 
菌 属 Gaiella 属 均 隶 属于 放 线 菌 ,Caiella 属 产生 的 多 
种 抗生素 ,使 土壤 中 大 量 储存 抗生素 产生 菌 资源 更 
有 利于 其 在 逆境 环境 中 生长 繁殖 ”。 属 水 平 优势 


细菌 进一步 证 明 , 放 线 菌 门 和 变形 菌 门 为 研究 区 土 
壤 中 主要 优势 细菌 门 。 

研究 区 主要 真菌 门 为 子 吉 菌 门 和 担子 菌 门 。 
但 子 圳 菌 门 丰 度 远 高 于 担子 菌 门 ,这 是 因为 子 喜 菌 
门 的 进化 速度 和 物种 多 样 性 比 担子 菌 门 更 快 更 丰 
富 站 , 即 子 吉 菌 门 对 土壤 的 生态 适应 性 较 强 ,是 土 
二 中 最 丰富 的 真菌 类 群 ,这 与 多 数学 者 的 研究 结 
一 致 ”。 在 土壤 微生物 中 ,腐生 真菌 对 有 机 质 起 
到 分 解 作用 ,子叶 菌 和 担子 菌 是 土壤 中 纤维 素 的 主 
要 真菌 分 解 者 "i, 这 对 研究 区 生态 系统 的 物质 循 
环 发 挥 着 十 分 重要 的 作用 。 隐 真菌 门 为 水 滨 区 域 
0-30 cm 土 层 中 特有 菌 门 ,这 可 能 与 水 滨 区 域 距 矿 
井 水 排放 地 距离 最 近 ,土壤 含水 量 较 高 具有 一 定 关 
系 六 。 优 势 真 菌 属 中 , 光 黑 壳 属 、 链 格 孢 属 Monos- 
porascus Jš S8 f&L7 Je 35 3R Je TTEA ,进一步 表明 , 
CEPR TIERE KLE PEL IAB ENT] o 38 f 
壳 属 为 耐 盐 碱 菌 属 ” ,内 生 真 菌 4jxernarie 能 促进 植 
物 生 长 或 提高 盐 耐 受 性 能 皇 , 对 研究 区 耐 盐 碱 植物 
有 着 抗 逆 \ 促 生 等 作用 。 

矿井 水 对 研究 区 土壤 细菌 和 真菌 丰富 度 与 多 
样 性 影响 均 显 著 , 降 低 了 细菌 和 真菌 丰富 度 与 多 样 
性 ,这 与 有 的 研究 结果 一 致 “。 细 菌 和 真菌 丰富 度 
与 多 样 性 均 表现 为 水 滨 区 域 显著 低 于 自然 区 域 ,这 
是 因为 土壤 盐分 .土壤 含水 量 均 在 水 滨 区 域 显 著 高 
于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 ,本 研究 中 ,水 滨 区 域 土壤 
盐分 的 积聚 虽然 会 促进 嗜 盐 碱 细菌 的 富 集 ,但 同时 
会 抑制 一 些 细菌 的 生长 ,真菌 活性 同样 受到 抑制 其 
FAC”, HWX FELN, REER TKE, 
含水 量 过 高 会 造成 土壤 板结 ,最 终 抑制 了 细菌 和 真 
菌 的 生长 ,因此 水 滨 区 域 土壤 细菌 和 真菌 多 样 性 与 
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丰富 度 显 著 低 于 近 岸 陆 域 和 自然 区 域 。 

Spearman 相关 性 分 析 表 明 , 放 线 菌 门 与 土壤 与 
盐分 呈 极 显著 负 相 关 关 系 ,与 土壤 pH 呈 极 显著 正 
相关 关系 ,与 土壤 有 机 碳 、 含 水 量 呈 极 显著 负 相 关 
关系 ,进一步 表明 放 线 菌 门生 活 在 含水 量 低 , 微 碱 
性 土壤 中 ,是 营养 贫 靖 型 菌 门 ,能 够 适应 各 种 不 利 
的 条 件 。 酸 杆菌 门 与 土壤 pH 呈 极 显著 正 相 关 关 
系 , 这 一 结论 与 多 数 研 究 结 果 相 反 “”“ ,但 也 有 人 研究 
发 现 , 酸 杆菌 不 同 亚 群 相对 丰 度 与 土壤 pH 有 不 同 
的 显著 相关 关系 ,在 中 碱 性 环境 中 发 现 酸 杆菌 
门 , 其 主要 作用 是 降解 植物 残 体 ,本 研究 中 酸 杆 菌 
门 平 均 相 对 丰 度 为 7.52% ,在 研究 区 土壤 生态 过 程 
中 发 挥 着 十 分 重要 的 作用 。 有 学 者 研究 表明 , 当 土 
坏 盐 分 含量 较 高 时 ,变形 菌 门 . 厚 壁 菌 门 和 拟 杆菌 
门 相 对 丰 度 较 高 ”“” ,本 研究 结果 也 支持 此 结论 ,这 
些 细菌 门 能 降解 各 种 污染 物 .复杂 有 机 物 和 聚合 
物 ,在 荒漠 草原 土地 生态 恢复 过 程 中 发 挥 着 积极 作 
ES I SERE D JN .担子 菌 门 两 大 优势 菌 门 
均 呈 显著 负 相 关 关 系 ,说 明 盐 分 对 研究 区 真菌 具有 
明显 的 抑制 作用 。 土 壤 环境 因子 与 土壤 细菌 和 真 
菌 多 样 性 分 析 表 明 ,土壤 盐分 .土壤 含水 量 .土壤 
SOC 和 土壤 pH 是 影响 研究 区 土壤 细菌 和 真菌 群落 
多 样 性 的 主要 影响 因子 。 


nj 


4 结论 


(1) 矿井 水 排放 显著 改变 了 研究 区 土壤 细菌 和 
真菌 的 群落 组 成 ,对 土壤 细菌 和 真菌 群落 门 水 平 相 
对 丰 度 差异 影响 显著 。 

(2) 盐分 抑制 了 水 滨 区 域 土壤 细菌 和 真菌 的 生 
长 ,但 同时 促进 了 水 滨 区 域 嗜 盐 碱 细 菌 的 富 集 。 

(3) 细菌 和 真菌 丰富 度 与 多 样 性 均 表 现 为 水 滨 
区 域 显 著 低 于 自然 区 域 , 进 一 步 说 明 矿 井 水 对 土壤 
细菌 和 真菌 丰富 度 与 多 样 性 影响 显著 。 

(4) 土壤 盐分 EREKE, E SOCHE 
pH 是 影响 研究 区 土壤 细菌 和 真菌 群落 多 样 性 的 主 
要 影响 因子 。 


nj 


nj 
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Effects of mine water on soil microbial community structure 


and diversity in desert steppe 


MOU Hongxia', LIU Bingru, LI Zihao, LI Guogi', MA Dongmei' 
(1. School of Ecological Environment/Key Laboratory for Restoration and Reconstruction of Degraded Ecosystems in 
Northwestern China of Ministry of Education, Ningxia University, Yinchuan 750021, Ningxia, China; 2. College of 
Biological Science and Engineering, North Minzu University, Yinchuan 750021, Ningxia, China) 


Abstract: To investigate the influence of mine water discharge on soil microbial community structure and 
diversity in the desert grasslands of Ningxia, high-throughput sequencing was used to analyze the composition of 
bacteria and fungi communities in the 0-10, 10-20, and 20-30 cm soil layers along the shore, near-shore land, 
and natural areas of the mine water discharge lake. The main factors of the mine water influencing the soil 
microbial community structure and diversity were revealed by combining these factors with soil physical, soil 
chemical, and other habitat factors. The results show that the mine drainage in the study area significantly 
changed the community composition of soil bacteria and fungi as well as the relative abundance of the soil 
bacteria and fungi. The main dominant phyla of bacteria in the shoreland, coastal land, and natural areas were 
Actinobacteria and Proteobacteria, and the main dominant genus of bacteria was norrank_f norrank _ o _ 
norrank _ c _ MB-A2-108. Ascomycetes was the main dominant phylum of fungi in the shoreland, coastal land, 
and natural areas, whereas unclassified c Sordariomycetes and Preussia were dominant in the shoreland area and 
the coastal land and natural areas, respectively. The drainage of mine water leads to significantly higher soil 
salinity and moisture in the waterfront area of desert grassland than in the coastal land and natural areas. Salt was 
found to inhibit the growth of soil bacteria and fungi but, at the same time, promoted the enrichment of halophilic 
bacteria in the study area. The diversity and richness of soil bacteria and fungi in shoreland areas are significantly 
lower than the corresponding values in natural areas, which further shows that mine water has a significant 
impact on the richness and diversity of soil bacteria and fungi. There was little difference in the richness and 
diversity of bacteria and fungi in the different soil layers. The analysis of soil environmental factors along with 
the diversity of soil bacteria and fungi showed that soil salinity, water content, organic carbon, and pH are the 
main influencing factors on the diversity of soil bacteria and fungi in the desert grasslands of Ningxia. 
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